View metadata, citation and similar papers at core.ac.uk brought to you by

provided by Repository of the Academy's Library

ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2012. 61. 1. 47

A SZARVASMARHA DGAT1 GEN K232A POLIMORFIZMUS
HATASA HOLSTEIN-FRiZ ES JERSEY TEHENEK
TEJTERMELESI TULAJDONSAGAIRA

FARKAS VALERIA - KOVACS KATALIN - HOLLO GABRIELLA - ZSOLNAI ATTILA-
SZABO FERENC-ANTON ISTVAN

OSSZEFOGLALAS

A szerz6k 417 holstein-friz és 341 jersey tejel6 tehén DGAT1 polimorfizmus vizsgalatat végezték el.
A vér- és sz8rmintak tipizalasdhoz Rotor Gene RG 3000 tipusu Real-Time PCR készilléket hasznal-
tak. A kisérlet soran a szarvasmarha DGAT 1 gén két valtozatat (AA, GC) azonositottak. A genotipusok,
valamint holstein-friz fajta esetében harom, mig ajersey fajta esetében kétlaktacids tejtermelési tulaj-
donsagok kozotti 6sszefliggés feltarasara tobbtényez6s varianciaanalizist végeztek (SPSS 14.0). Hol-
stein-friz fajta esetében az AA alléi (lizin varidns) gyakorisdga 0,22; a GC alléié pedig 0,78; mig a jer-
sey fajtanal 0,81 (AA) és 0,19 (GC) volt. Holstein-friz fajta esetében a harom genotipus megoszlasa
4,32% (AA/AA); 35,49% (AA/GC); 60,19% (GC/GC) volt, a jersey fajtanal a kovetkez6képpen alakult:
68,33% (AA/AA); 25,22% (AA/GC); 6,45% (GC/GC). A statisztikai elemzés a holstein-friz fajta esetében
305 napos tejtermelési adatok (tejnozam (kg), tejzsir %, a tejfehérje %, tejfehérje kg), a legnagyobb
napi tej (kg) és az atlag napi tejmennyiség (kg), valamint a DGAT1 genotipusok kdzoétt szignifikans
kapcsolatot mutatott. A jersey fajta esetében 305 napos tejtermelési adatok (tejhozam (kg), tejzsir %,
tejzsir kg, a tejfehérje %, tejfehérje kg) és az atlag napi tejmennyiség (kg), valamint a DGAT1 genoti-
pusok kozott szintén szignifikAns kapcsolatot mutatott.

SUMMARY

Farkas, V.- Kovacs, K. - Holl6, G. - Zsolnai, A. - Szabd, F. -Anton, /.. EFFECT OF THE DGAT1
GENE K232A POLYMORPHISM ON MILK PRODUCTION TRAITS IN HUNGARIAN HOLSTEIN-
FRIESIAN AND JERSEY COWS

417 Hungarian Holstein-Friesian and 341 Jersey cows were typed for the bovine DGAT1 gene using

a TagMan allelic discrimination method in a Rotor-Gene RG 3000 Real-Time PCR system (Corbett
Research). Among the blood and hair samples examined AA and GC versions of the gene were
identified. Dataset was analysed with SPSS 14.0 for Windows software. Multivariate analysis of
variance (general linear model, GLM) were used to evaluate the relationship between genotypes and
milk production traits. Milk production data were recorded in the Hungarian Holstein-Friesian in three
and in the Jersey cows two consecutive lactations. Allele frequencies for AA and GC alleles were 0.22
and 0.78 for Hungarian Holstein-Friesian breed and 0.81 and 0.19 for Jersey breed, respectively.
Distribution of the tree genotypes (AA/AA, AA/IGC, GC/GC) were 4.32% (AA/AA); 35.49% (AA/GC);
60.19% (GC/GC) for Hungarian Holstein-Friesian cows and 68.33% (AA/AA); 25.22% (AA/GC); 6.45%
(GC/GC) for Jersey cows. In case of Hungarian Holstein-Friesian breed, statistical analyses proved
significant relationship between DGAT1 genotypes and 305-day milk production traits (milk yield, milk
fat percent, milk protein percent, milk protein yield), as well as maximum and average monthly milk
yield. For Jersey breed, the used statistical methods confirmed significant relationship between DGAT1
genotypes and 305-day milk production traits (milk yield, milk fat percent, milk fat yield, milk protein
percent, milk protein yield), and average monthly milk yield.
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BEVEZETES

A gazdasagi allatfajok kozil a szarvasmarha-tenyésztés hazankban és vilag-
viszonylatban is igen nagy jelent6ségl agazata a mez6gazdasagnak. Magyar-
orszagon a szarvasmarhak szama tdébb évtizedes mérséklédést kovetéen a 2000-
es évek végén stabilizalédott, 2010-ben azonban tovabb csdkkent. (KSH, 2010).
A szarvasmarha-tenyésztés az elssorban emberi taplalékként hasznositott tej- és
histermelés mellett fontos ipari nyersanyagokat is el6allit. A legljabb kutatasi
eredményeket Osszegezve egyértelmlien megallapithatd, hogy az 0Osszes
élelmiszer kdzul a tej és a bel6le készitett termékek a leggazdagabbak a bioaktiv
anyagokban. Ez a megallapitas a tej valamennyi makro- és mikro alkotérész-cso-
portjara vonatkozik, kézte a sokat tamadott tejzsirra is.

Napjainkban a gazdasagi allatok tenyésztési programjaban jél alkalmazhaték
a kilonb6z8 genetikai markerek, melyek segitségével, fontos kvantitativ (ter-
melési) tulajdonsagokat (tejhozam, tejzsir- és fehérje mennyiség, histermelés) ko-
dol6é (poli)gének (QTL=Quantitative Trait Loci) azonosithaték. A szarvasmarha
QTL adatbazisa (Cattle QTL Database) szerint jelenleg, 378 kilonféle mennyisé-
gi tulajdonsaghoz kapcsolt 5207 QTL-t sikerilt azonositani. Ezek kdzil a legtdb-
bet, 1485 QTL-t a tejtermeléssel kapcsolatos értékmérd tulajdonsagok esetében
irtak le. Ha pedig a kromoszoméakon valé eloszlasukat vessziik figyelembe a
legtobb QTL-t ez idaig a 6-0s (441-et) és a 14-es (469-at) kromoszémakon detek-
taltak (www.animalgenome.org). Mara a kutatasok f6 célja lett a QTL-ek mdgott
rejl6 mutacidkat hordozé gének azonositasa. igy kerilt a diacilglicerol-O-acyltran-
szferdz (DGAT1) a tejosszetétel iranyitott megvaltoztatasat célzé vizsgalatok
kdzéppontjaba (GenBank Accession No. AJ318490). Hasonlo, tejtermelésre hato
tejfehérje genotipusokrél szamolt be Baranyi és mtsai (1992), Vagi és mtsai (2000)
akik asl-, (3 és K-kazein, valamint p-laktoglobulin genotipusokat vizsgaltak hazai
szarvasmarha alloméanyokban. Utdbbi k6zleményben a szerzék eredményei sz-
erint a vizsgalt tejfehérje genotipusok kdzil a K-kazein és a p-laktoglobulin tejter-
melésre és szaporasagra gyakorolt hatasa jelent§sebb, mint a asl- és a p-kazein
hatasa. Kovacs és mtsai (2002) a szarvasmarha szomatotropin (névekedési hor-
mon) gén Alul polimorfizmusanak hatasat vizsgaltak hazai holstein-friz bikanevel6
tehenek termelési tulajdonsagaira. A névekedési hormon ugyanis kulcsszerepet
jatszik a taplaléanyag hasznositasban, a tégy ndvekedésében és fejlédésében.
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Forras: Winter és mtsai, 2002
A fehér négyzetek a nem kédolé szakaszt, a szirke négyzetek pedig a kédolé szakaszokat jeldlik.
A vizszintes vonalak reprezentaljdk az intronokat. A nyil a 8-as exonon lév6 K232A polimorfizmus
helyét jeldli

Figure 1 Exon - intron structure of bovine DGAT1( Winter et al, 2002)
Boxes represent exons; white boxes are untranslated regions and gray, numbered boxes are coding
regions. The horizontal lines represent the introns. The arrow indicate K232A polymorphism in exon 8
position number of exons (1); size of exons (bp) (2); size of ontrons (bp) (3)
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A DGAT1 egy mikroszémalis enzim, amely a triglicerid szintézis utols6 |épését
katalizalja (Cases és mtsai, 1998). Grisart és mtsai (2002) a szarvasmarha 14.
kromoszémajanak térképezésekor, 3cM pontossaggal azonositottdk az elsésor-
ban a tej zsirtartalmara hat6 DGAT1 gént a kromoszdma centromér régiéjaban.
A szarvasmarha DGAT1 gén szekvendlasa teljes mértékben megtortént (t6bb faj
esetében is), beleértve 3500bp-nyi upstream és 1900 bp-nyi downstream
szekvencia szakaszt. A kédol6 szekvencia mind a szarvasmarha mind az ember
esetében 1470 bp méretli, mely 17 exonbdl és azokat elvalasztd 16 intronbdl all.
A DGAT1 gén exon intron struktirajat szemlélteti az 1 abra.

1 tablazat
A DGAT1 polimorfizmus megoszlasa a kilonb6z6 holstein-friz és jersey populaciékban

Alléi gyakorisag (4)

Fajta (1) N (2) Ivar (3) Hivatkozas (5)
AA GC
1291 & 0,549 0,451 Kaupe és mtsai (2007)
200 6 0,37 0,63
. 66 $ 0,40 0,60 Citek és mtsai (2007)
Német (6) 79 na 042 0,58 Kaupe és mtsai (2004)
858 $ 0,548 0,452 Thaller és mtsai (2003)
40 $ 0,35 0,65 Winterés mtsai (2002)
1818 g 0,63 0,37 Grisart és mtsai (2002)
Holland (7) 1762 o 0,40 0,60 Schennink és mtsai (2007)
1745 2 0,40 0,60 Demeter és mtsai (2009)
Uiozélandi (8 1527 o 0,60 0,40 Spelman és mtsai (2002)
N Uizelandi (8) 520 o 0,30 0,60 Grisart és mtsai (2002)
T Francia (9) 2083 go4p 0,369 0,631 Gautier és mtsai (2007)
[
@ Brit (10) 49 n.a. 0,03 0,97 Kaupe és mtsai (2004)
o
< ir(11) 848 $ 0,32 0,68 Berry és mtsai (2010)
244 $ 0,65 0,35 Pareek és mtsai (2005)
213 2 0,48 0,52
Lengyel (12) 177 2 0,40 0,60 Strzatkowska és mtsai (2005)
89 $ 0,54 0,46 Nowacka-Woszuk és mtsai (2008)
Svéd (13) 96 P 0,14 0,86 Naslud és mtsai (2008)
Olasz (14) 116 cJ+2 0,254 0,746 Scotti és mtsai (2010)
Indiai (15) 281 $ 0,59 0,41 Patel és mtsai (2009)
Brazil (16) 50 $ 0,27 0,73 Lacorte és mtsai (2006)
Eurdpai jersey (17) 10 n.a. 0.65 0.35 Ripoli és mtsai (2006)
Brit (18) 47 n.a. 0.69 0.31 Kaupe és mtsai (2004)
>
9 Lengyel (19) 100 - 0,83 0,17 Komisarek és mtsai (2004)
() . L .
7 Német (20) 7 $ 0,71 0,29 Winter és mtsai (2002)
Uj-zélandi (21) 1053 ¢ 0,88 0,12 Spelman és mtsai (2002)

Table 1-.Distribution of DGAT1 polymorphism in different cattle breeds
variety (1); d1- males; 2 - females (2); number of animals (3); allele AA, GC(4); reference (5); German
(6); Dutch (7); New Zealand (8); French (9); British (10); Irisch (11); Polish (12); Swedish (13); Italian
(14); Indian (15) Holstein Frisian; Brazilian (16); European Jersey (17); British (18); Polish (19);
German (20); New Zealand (21); Jersey cattle breeds.
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dinukleotid szubsztiticiobol ered (lizin/alanin (K232A) amindsav szubsztiticid) a
DGAT1 gén tejtermelésre kifejtett hatdsa, amelyet mar tobb szerzé is bizonyitott
és szignifikans kulonbségeket allapitottak meg a tejzsir, a tejfehérje és a tejmeny-
nyiség vonatkozasaban (Grisart és mtsai, 2002; Winter és mtsai, 2002). Winter és
mtsai (2002) leirtak, hogy az alanin variansok esetében a 232-es poziciéban 1év6
alanin nagy valészinliséggel negativ hatassal van a DGAT zsirsav-CoA megkoétd
képességére. Tehat ezzel magyarazhaté, hogy az alanin varidns (GC/GC) egye-
dek alacsonyabb zsirtartalmu tejet termelnek. A lizin variansok a hatékonyabb zsir
szintézist képviselhetik, hiszen a tanulmany szerint a lizin variansoknal kdvetke-
zetesen magasabb volt a tej zsirtartalma, mint az alanin variansok esetében.

Napjainkra az SNP kutatasok'(kéztik a DGAT1) (j lehet6séget kindlnak a
genomyvizsgalatokon alapulé tenyészallat kivalasztasban, azaz a genomszelek-
ciéban. Ami azért is fontos, mert a genom alapu tenyészérték felhasznalasaval na-
gyobb mértékl genetikai elérehaladas érhet6 el. A hatékony és gyors genotipizald
eszkdzok megjelenésével lehetévé valt egy genomban akar tébb tizezer SNP
(single nucleotide polymorphism - egypontos nukleotid-polimorfizmus) azonositasa.

Szamos publikacié szamolt be a DGAT1 gén tejtermelésre kifejtett hatadsarol a
kulonféle szarvasmarha fajtakban. A kdvetkez§ tablazat (1. tablazat) a DGAT1
allélgyakorisagokat szemlélteti a kiilonb6z6 orszagokbol szarmazo holstein-friz és
jersey szarvasmarha fajtak esetében.

A jelen vizsgalat célja a holstein-friz és jersey szarvasmarha fajtak egy-egy

0sszefliggésének vizsgalata.

ANYAG ES MODSZER

A vizsgéalathoz 2 telepen 417, legalabb harom laktaciot zart holstein-friz tejel6é
tehéntdl vettiink vérmintat, valamint 341 szérmintat legalabb két laktaciot zart jer-
sey tejel6 tehéntdl. A vérmintakat NaEDTA-s vérvételi csévekben -20°C-on taroltuk
a DNS kinyeréséig. A DNS izolalasa a Zsolnai és mtsai (2003) &ltal ismertetett
maddszer szerint tortént. A genomialis DNS izoldlasa sz6rhagymébdl FAO/IAEA
(2004) (FAO/IEAE Inter-regional Training course on Molecular Methods in Live-
stock Genetics and Breeding) ajanlasa szerint tortént.

A vér- és szérmintak tipizalasdahoz Rotor Gene RG 3000 tipust Real-Time PCR
késziléket (Corbett Research) és TagMan alléldiszkriminaciés mddszert hasznal-
tunk. A hasznalt primerek és jelzett probak, valamint az amplifikacié paraméterei
megfeleltek a Schennink és mtsai. (2007) altal publikaltaknak. A tehenek tejter-
melési adatait az els6 és a masodik, ill. harmadik laktacié soran az Allatte-
nyésztési Teljesitményvizsgald Kft. altal havonta végzett befejések adatai alapjan
értékeltiik. A vizsgalt polimorfizmus feltételezett hatasainak elemzéséhez az alla-
tok 305 napos laktacids adatait (tejhozam (kg), tejzsir (kg, %), tejfehérje (kg, %)),
valamint a legnagyobb napi tejnozamét (kg) és a befejések atlag tejhozamat (kg)
hasznaltuk. A statisztikai analizist SPSS 14.0 Windows szoftver segitségével vé-
geztik. A vizsgalt I6kusz (DGAT1), valamint a termelési adatok kozotti feltételezett
kapcsolat felderitésére tdbbtényez6s varianciaanalizis, Altalanos Linearis Modell
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(GLM) és a legkisebb négyzetes kiilonbségek (Fisher-féle LSD) (LSD: least
square differences) maddszerét, illetve nem homogén variancidk esetében
Tamhane-féle tesztet alkalmaztuk. A populaciét genetikai egyensulyanak vizs-
galatdhoz az elméletileg vart genotipus-gyakorisagokat a tapasztalt genotipus-
gyakorisagok felhasznaldsaval a Hardy-Weinberg szabaly alapjan hataroztuk meg.

Az értékelés soran a tehenek DGAT1 genotipusat, szlletési évét és laktacio
sorszamat, fix hatasnak tekintettik, a genotipus hatdsénak elemzéséhez az utdb-
biakra - azok zavaré hatasanak kiszlrése érdekében - korrekciot alkalmaztunk.
A faktorok hatadsainak mértékét a leggyakrabban hasznalt tobbvaltozés varianci-
aanalizis modszerével (U-préba, mas néven Wilks' Lambda mddszer) szamitot-
tam ki. A Wilks-féle lambda egy olyan tesztstatisztika, melyet a tdbbvaltozés vari-
anciaanalizis esetében hasznalnak annak vizsgéalatara, hogy vannak-e kilonb-
ségek a csoportositd valtozo altal kialakitott csoportok atlagai kozott.

Az altalanos linearis modell matematikai képlete mindkét fajta esetében a
kovetkez6 volt:

yijk = ij +DGAT 1i+ laktacié szamaj+ sziletési évk+ eik

ahol y a vizsgalt tulajdonsédg fenotipusos megnyilvadnulasa, \i az &altalanos atlag,
DGATHaz allat DGAT1 genotipusa (AA/AA, AA/GC, GC/GC), a laktacié szama a lezéart
laktacidk szdméra utal, valamint az adott 4llat sziletési évén tul e a maradék hiba.

EREDMENYEK ES MEGBESZELESUK

Holstein-friz fajta esetében az AA alléi (lizin varians) gyakorisaga 0,22; a GC
alléié (alanin varians) pedig 0,78; mig a jersey fajtanal 0,81 (AA) és 0,19 (GC) volt.
Holstein-friz fajta esetében a harom genotipus megoszlasa 4,32% (AA/AA);
35,49% (AA/GC); 60,19% (GC/GC) Volt, a jersey fajtanal a kovetkez6képpen
alakult: 68,33% (AA/AA); 25,22% (AAIGC); 6,45% (GC/GC) (2. tablazat).

2. tdblazat
A vizsgalt holstein-friz és jersey tehenek genotipus és allélgyakorisaga
Genotipus(3) Allél(4)
AAIAA AA/IGC GC/GC AA GC
holstein-friz (1) 4,32% 35,49% 60,19% 0,22 0,78
jersey (2) 68,33% 25,22% 6,45% 0,81 0,19

Table 2. Genotype distribution and allele frequencies in Holstein Friesian and Jersey cows
Holstein-Friesian (1); Jersey (2); genotype AA/AA, AA/GC, GC/GC (3); allele AA, GC(4)

A Hardy-Weinberg egyensulyt a ebi2 érték kiszamolasaval vizsgaltuk, mely a
holstein-friz fajta esetében a chi2= 0,327; a jersey fajta esetében a chi2= 12,133
volt. Ez utébbi magas elérté k az alacsony szignifikancia szinttel parosulva azt
jelenti, hogy a populacié (jersey) nincs genetikai egyensulyban, vagyis, hogy a
tejtermelésre iranyuld szelekcié a DGAT1 géneloszlast is megvaltoztatta.
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A kisérleteink soran tapasztalt allélgyakorisagok a holstein-friz fajta esetében
megfelelnek tdbbek kdzott Lacorte és mtsai (2006) eredményinek, akik 50 brazil
holstein-friz szarvasmarhanal 0,27; valamint Berry és mtsai (2010) eredményeinek
akik, 848 ir holstein-friz esetében 0,32 allélgyakorisagot figyelt meg a lizint kddolo
alléi esetében. Német holstein-friz fajtaban Winter és mtsai (2002) vizsgalataik
soran 0,35; Kaupe és mtsai (2007) 0,37 allélgyakorisagot tapasztaltak az AA alléi
esetében. Szamos irodalmi adat all rendelkezésiinkre a holstein-friz fajta esetében
a DGAT1 gén (lizin ill. alanin varians) allélgyakorisagi értékeire vonatkozéan.
Az 1 tablazatjol szemlélteti, hogy mennyire széles skaldn mozognak az értékek,
hiszen az altalunk mért allélgyakorisagoknal magasabb értékeket is tapasztaltak
mar. Spelman és mtsai (2002) 1527 uj-zélandi holstein-friz vizsgalatakor 0,60;
Pareek és mtsai (2005) 244 lengyel holstein-friz esetében 0,65-0s allélgyakorisa-
got figyelt meg a lizint kddol6 alléi esetében.

Jersey fajtaban az AA alléi (lizin varians) gyakorisaga magasabb értéket muta-
tott, mint a holstein-friz fajta esetében. Az altalunk leirt AA allélgyakorisagi érték
megfelel Komisarek és mtsai (2004) eredményeinek akik, 100 jersey szarvas-
marha vizsgéalatakor 0,83 (lizin varians) mig Spelman és mtsai (2002) 1053 Uj-zé-
landi jersey szarvasmarha vizsgéalata soran 0,88 (lizin varians) allélgyakorisagot
tapasztaltak. 47 jersey szarvasmarha vizsgéalatakor Kaupe és mtsai (2004) 0,69
allélgyakorisagot figyelt meg a lizint kddold alléi esetében.

3. tablazat
A vizsgalt tejtermelési paraméter legkisebb négyzetes atlaga és a standard hiba értéke
az eltér6 DGAT1 genotipus csoportok kozo6tt holstein-friz fajtaban

AAIAA AA/GC GC/GC
LSM+SE

305 napos tejhozam (kg)(1) 8792,74+ 310,43a 9176,44 + 141,72a 9803,89 = 130,35b
305 napos tejzsir (%)(2) 4,03 £ 0,07a 3,81 + 0,03b 3,58 £ 0,03c
305 napos tejzsir (kg)(3) 350,99 + 11,57 348,37 + 5,28 350,72 + 4,86
305 napos tejfehérje (%)(4) 3,36 £ 0,03a 3,26 + 0,01b 3,21 +0,01C
305 napos tejfehérje (kg)(5) 293,57 + 9,03a 297,51 + 4,12a 313,19 + 3,79b
Legnagyobb napi befejés (kg)(6) 38,27 + 1,12a 39,36 0,51 a 41,24 + 0,47b
Atlagos napi befejés (kg)(7) 29,63 + 1,05a 30,94 + 0,48a 33,20 = 0,44b

a, b: A klulonb6z6 betlivel jelolt értékek szignifikdnsan eltérnek egymastél p<0,05

Table 3. Least square means and standard errors of some milk production parameters in DGAT1
genotype groups in Hungarian Holstein-Friesian cows
(a, b: different characters indicate significant differences between genotypes)
305-day milk yield (1); 305-day milk fat % (2); 305-day milk fat yield (3); 305-day milk protein % (4);
305-day milk protein yield (5); max. amount of daily milk yield (6); mean amount of dally milk yield (7)

A holstein-friz szarvasmarha fajta esetében a statisztikai elemzés a 305 napos
termelési adatok (tejhozam, tejzsir %, tejfehérje %, tejfehérje kg), a legnagyobb
napi tej- és atlag napi tejmennyiség, valamint a DGAT1 genotipusok k6z6tt szig-
nifikans kapcsolatot mutatott (3. tablazat). Az AA/AA genotipusi egyedek eseté-
ben szignifikansan alacsonyabb (p<0,05) 305 napos tejmennyiséget (kg), 305
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napos tejfehérje mennyiséget (kg), legnagyobb napi tejmennyiséget (kg), valamint
atlagos napi tejmennyiséget (kg) tapasztaltunk, mint a GC/GC genotipust allatok
esetében. Szignifikdns (p<0,05) 6sszefliggést lehetett kimutatni a 305 napos
tejzsir %, a 305 napos tejfehérje % és a DGAT1 genotipusok kdzott is. Az AA/AA
genotipust tehenek esetében szignifikAnsan magasabb (p<0,05) 305 napos
tejzsir %-ot és 305 napos tejfehérje %-ot tapasztaltunk a masik két genotipust hor-
dozo allatok értékeihez képest. Ezt a megallapitast Grisart és mtsai (2002); Spel-
man és mtsai (2002); valamint Thaller és mtsai (2003) &ltal elért eredmények is
megerdsitik, melyek szerint a lizin varianst hordozé egyedek esetében magasabb
tejzsir arany és mennyiség volt kimutathato, ugyanakkor ez a tejhozam, illetve a
tejffehérje mennyiség (kg) csokkenésével parosult. Ezt a negativ korrelaciot mind-
harom szerzd igazolta.

Jersey fajtdndl a 305 napos tejtermelési adatok (tejhozam (kg), tejzsir %, tejzsir
kg, a tejfehérje %, tejfehérje kg) és az atlag napi tejmennyiség (kg), valamint a
DGAT1 genotipusok ko6z6tt szintén szignifikdns kapcsolat volt kimutathato
(4. tablazat).

4. tablazat
A vizsgalt tejtermelési paraméter legkisebb négyzetes atlaga és a standard hiba értéke
az eltér6 DGAT1 genotipus csoportok kdzott jersey fajtaban

AAIAA AA/GC GC/GC
LSM+SE

305 napos tejhozam (kg)(1) 4659,26 + 170,19a  4786,26 + 180,23a  4389,86 + 205,48b
305 napos tejzsir (%)(2) 5,43 £ 0,13a 5,12 + 0,13b 5,05 + 0,15b
305 napos tejzsir (kg)(3) 252,81 + 8,79a 242,98 + 9,31b 218,86 + 10,62c
305 napos tejfehérje (%)(4) 3,91 £+ 0,05a 3,81 + 0,05b 3,78 + 0,06b
305 napos tejfehérje (kg)(5) 182,97 + 6,43a 182,52 +6,81 a 165,65 + 7,76b
Legnagyobb napi befejés (kg)(6) 20,83 £ 0,71 21,36 0,75 20,44 + 0,85
Atlagps napi befejés (kg)(7) 15,92 £ 0,60a 16,35 + 0,64b 14,87 + 0,73b

a, b: A kulénb6z6 betlvel jeldlt értékek szignifikAnsan eltérnek egymastél p<0,05

Table 3. Least square means and standard errors of some milk production parameters in DGAT1
genotype groups in Jersey cows
(a, b: different characters indicate significant differences between genotypes)
305-day milk yield (1); 305-day milk fat % (2); 305-day milk fat yield (3); 305-day milk protein % (4);
305-day milk protein yield (5); max. amount of daily milk yield (6); mean amount of daily milk yield (7)

Az AA/AA genotipusl egyedek esetében szignifikAnsan magasabb (p<0,05)
305 napos tejmennyiséget (kg), 305 napos tejfehérje mennyiséget (kg) tapasztal-
tunk, mint a GC/GC genotipusu allatok esetében. Az AA/AA genotipusu tehenek
esetében szignifikAnsan magasabb (p<0,05) 305 napos tejzsir %-ot és 305 napos
tejfehérje %-ot tapasztaltunk a masik két genotipust hordozé allatok eredményei-
hez képest. Az AA/AA genotipusu tehenek 305 napos tejzsir mennyisége (kg)
szignifikansan magasabb (p<0,05) volt a méasik két genotipust hordoz6 allatok
értékeinél, ahol az AA/GC és GC/GC egyedek kozott is szignifikans kulonbséget
tapasztaltunk. Az AA/AA genotipusl egyedek esetében szignifikansan alacso-
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nyabb (p<0,05) atlagos napi tejmennyiséget (kg) tapasztaltunk, mint a AA/GC
genotipust allatok esetében, ugyanakkor szignifikansan magasabb (p<0,05)
értéket mint a GC/GC genotipusl egyedek esetében. Spelman és mtsai (2002)
eltér6 eredményekrdl szamolt be jersey szarvasmarhakkal végzett kisérleteiben,
ahol a lizin varianst hordozé egyedek esetében alacsonyabb tej-és tejfehérje men-
nyiség, valamint magasabb tejzsir mennyiséget tapasztalt. Komisarek és mtsai
(2004) szintén erre az eredményre jutottak, valamint a lizin valtozatot hordozé
egyedek esetében szignifikansan magasabb tejzsir %-ot és tejfehérje %-ot tapasz-
taltak.

Mindezek alapjan megéallapithatjuk, hogy az AA alléi a holstein-friz fajta ese-
tében pozitiv hatassal van a tejzsir mennyiségére és aranyara és negativ hatas-
sal a 305 napos tejhozamra, valamint a 305 napos tejfehérje mennyiségre. A jer-
sey fajta esetében a lizin varidnsnak pozitiv hatasa van a 305 napos tejhozamra,
a tejfehérje hozamra, valamint a tejzsir mennyiségére egyarant.

Az AA alléi tejzsir termelésre kifejtett pozitiv hatasa egyértelmien dokumentalt
és ezt jelenlegi vizsgalati eredményeink is alatamasztjdk. Ezen ismeretek bir-
tokaban fontos, hogy ne csak a kutatasok soran, hanem a tenyésztési gyakorlat-
ban is hasznositsuk a szoban forgé gént, mint markert, a tejel§ allomanyok
elészelekciojaban.

Vizsgalatainkat az OTKA (78174) ill. a NKFP (4/025/2005) tamogataséaval
végeztuk.
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